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ア DNA D-loop 領域 706 bp の配列を決定し，ハプロタイプ分析を行った。その結果，群馬県のツキノワグ
マから 6 つのハプロタイプを同定した。これらは先行研究により東日本に生息するツキノワグマで同定され





































































　Ohnishi ら5） は本州，四国に生息するツキノワグマ 697 個
体の mtDNA の D-loop 領域の配列を解析し，琵琶湖以西
のツキノワグマで 38 種類のハプロタイプを同定した。彼
らの研究によると群馬県北部周辺の長野県，新潟県，福島
県にまたがる地域には 2 つの集団（E と F）が存在すると













　本研究では 2010 年に群馬県で有害捕獲，駆除された 30
頭のツキノワグマを標本として用い，その地域個体群，管
理担当事務所，市町村，個体番号を表 1 に示す。DNA 抽
出は筋肉組織のアルコール液浸標本より行った。組織をメ
スで 5 mm 角程度に切り，その後メスでさらに細切りし，
フェノール・クロロホルム法10） でトータル DNA を抽出し
た。抽出した DNA を 50 μl の TE 緩衝液（10 mM Tris-HCl, 
1 mM EDTA）に溶解し，－20℃で冷凍保存した。
　⑵　D-loop領域の増幅と塩基配列決定
　mtDNA の D-loop 領域の増幅には Matsuhashi ら11） に
よって示されたプライマー Cb-z（5’-ATG AAT GGA GGA 
CAA CCA GT-3’）と D4（5’-AGG CAT TTT CAG TGC 
CTT GCT TTG-3’）を用いた。PCR 反応液の組成は，トー
タル DNA 100 ng, 1 mM 各プライマー，1×Ex Taq Buffer
（TaKaRa Inc., Japan），0.2 mMdNTP，0.5U Ex Taq poly- 
merase（TaKaRa Inc., Japan）である。PCR の温度条件は
94℃で 45 秒，60℃で 30 秒，72℃で 2 分を 1 サイクルとし
て 35 サイクルで行った。PCR 反応後，増幅断片を電気泳
動し，目的の約 1,600 bp が増幅されていることを確認した。
D-loop 領域の塩基配列決定にはプライマー Cb-z を用い，


















安中市，甘楽町，藤岡市）の 5 つである。Fst 解析では








　30 頭のツキノワグマ（表 1）から mtDNA の D-loop 領
域 706 bp の配列を決定した。得られた配列を多重アライ
メントした結果，706 bp 中 5 つの塩基サイト（サイト番号：
49, 242, 253, 277, 630）で変異を検出し，6 つのハプロタイ
プが同定された（表 1）。次に，本研究で得られた 6 ハプロ
タイプを東日本に生息するツキノワグマ D-loop 領域 38 ハ
プロタイプ5）（GenBank アクセッション番号：AB441772-
AB441809）と比較した。その結果，本研究で同定された
6 ハプロタイプは UtCR-E01, E06, E10, E11, E31 と E34 に
該当し，E01 が 9 個体，E06 が 3 個体，E10 が 2 個体，E11
が 9 個体，E31 が 2 個体，E34 が 5 個体であった（表 1）。
東日本ツキノワグマ集団 38 ハプロタイプの類縁関係を示
した統計的最節約ネットワークによると，群馬県のツキノ
ワグマ 6 ハプロタイプは E01 を中心に 1 塩基の置換で結
ばれる（Ohnishi ら5）， 図 3）。このハプロタイプネットワー
クでは，E01 から放射状に 12 個（E06, E10, E11, E31, E34
を含む）のハプロタイプが派生しており，E01 が東日本ツ
キノワグマ集団の祖先系統である可能性を示している5）。














捕獲された 5 個体のハプロタイプは E10, E31, E34 であっ




　群馬県の近隣において Ohnishi ら5） が示唆した東日本ツ
キノワグマ集団と群馬県ツキノワグマ集団で認められたハ
プロタイプの分布を比較した（図 2）。図 2 は関東甲信越













（Ohnishiら5） の図 1 より改変）．各県の境界線を点線で示す．
ハプロタイプの分布域を実線で囲まれた色または斜線の違









ていた。本研究ではこの 2 地域の間にある中之条町で 2 個
体確認された。今後この地域の個体をさらに解析すること
で E10 の分布が明らかになると思われる。























成に基づき 5 つの集団を仮定した。仮定した集団は i ）E10
と E31 といった特有のハプロタイプが分布した中之条集
団，ii）E11 と E34 で構成される北東部集団，iii）E01 で構





せた南西部集団の 5 つである。これら 5 集団の遺伝的分化














との遺伝的分化の程度は北東部集団で E 集団と 0.198（p＜




条集団では E と F どちらの集団とも遺伝的分化に有意な
値は得られなかった。

































































れた理由として，Ohnishi ら5） によって見いだされた E 集
団が実際はいくつかの分集団で構成されていることによる




















北部に E10, E31 など類似したハプロタイプが点在してお
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Summary：Asiatic black bears living in Gunma Prefecture, Japan, have been divided into two populations 
(Echigo-Mikuni and Kanto mountain populations) based on the Asiatic Black Bear Population Management 
Plan.  This management plan puts a ceiling on the number of bears captured in each population.  However, 
for convenience, division of the two populations is based on an administrative boundary, and does not 
represent the natural population structure of this species in Gunma.  Accordingly, to clarify the population 
structure of the species in Gunma, we performed mitochondrial haplotype analysis using 30 individuals 
captured in the prefecture.  We identified six haplotypes, which corresponded to the haplotypes 
previously discovered in this species in eastern Japan.  On the basis of the geographical distribution of 
the haplotypes and population structure analyses, we suggest that three populations of Asiatic black bear 
exist in Gunma Prefecture : the Southwestern, Nakanojo, and Northeastern populations.  The Nakanojo 
population appears to be relatively small and genetically unique in Gunma.  We identified two borders 
among these populations.  One is situated between the Southwestern and Nakanojo populations, and the 
second is situated between the Nakanojo and Northeastern populations.  These borders clearly differ from 
the single border drawn between the Echigo-Mikuni and Kanto mountain populations.  We conclude that 
the current management plan does not reflect the natural population structure of these bears and 
suggest a revision of the plan based on the existence of three discrete populations.
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